
                     10        20        30        40        50        60        70        80        90       100       110       120       130       140       150       160       170       180       190       20                            
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
31211927.i  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~CIGTNGRMSVPANREYHYKNLRDRYTNCTYVDGNLEITWIQN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ITDLNFLQHIREVTGYVLISHIDLPQVILPRLQII 
31211929.i  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~CIGTNGRMSVPANREYHYKNLRDRYTNCTYVDGNLEITWIQN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ITDLNFLQHIREVTGYVLISHIDLPQVILPRLQII 
17136536.f  MLLRRRNGPCPFPLLLLLLAHCICIWPASAARDRYARQNNRQRHQDIDRDRDRDRFLYRSSSAQNRQRGGANFALGLGANGVTIPTSLEDKNKNEFVKGKICIGTKSRLSVPSNKEHHYRNLRDRYTNCTYVDGNLELTWLPNE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NLDLSFLDNIREVTGYILISHVDVKKVVFPKLQII 
17136534.f  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MMIISMWMS~~~~~~~~~~~~~~~~~~ISRG~~~~~~LWDSSSIWS~~~~~VLLILACMAS~ITTSSSVSNAGYVDNGNMKVCIGTKSRLSVPSNKEHHYRNLRDRYTNCTYVDGNLELTWLPNE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NLDLSFLDNIREVTGYILISHVDVKKVVFPKLQII 
8393325.m   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MIIMELAAWCRWGFLLALLPPGIAG~~~~~TQVCTGTDMKLRLPASPETHLDMLRHLYQGCQVVQGNLELTYVPA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NASLSFLQDIQEVQGYMLIAHNQVKRVPLQRLRIV 
HER2/ErbB2  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MELAALCRWGLLLALLPPGAAS~~~~~TQVCTGTDMKLRLPASPETHLDMLRHLYQGCQVVQGNLELTYLPT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NASLSFLQDIQEVQGYVLIAHNQVRQVPLQRLRIV 
34878948.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MRPSGTARTKLLLLLAALCAAGGALEEKKVCQGTSNRLTQLGTFEDHFLSLQRMFNNCEVVLGNLEITYVQR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NYDLSFLKTIQEVAGYVLIALNTVERIPLENLQII 
25742617.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MRPSGTARTKLLLLLAALCAAGGALEEKKVCQGTSNRLTQLGTFEDHFLSLQRMFNNCEVVLGNLEITYVQR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NYDLSFLKTIQEVAGYVLIALNTVERIPLENLQII 
EGFR.h      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MRPSGTAGAALLALLAALCPASRALEEKKVCQGTSNKLTQLGTFEDHFLSLQRMFNNCEVVLGNLEITYVQR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NYDLSFLKTIQEVAGYVLIALNTVERIPLENLQII 
1m14_EGFR   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
35903183.d  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MAGPTEIGLFFTLLLSGSFCATP~~~~EKKVCQGANNKLTLLGTVEDHYQVLLRMYRNCTVVLENLEITHITE~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~KYDLSFLKSIQEVGGYVLIAVNTVSKIPLENLRII 
38091005.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MSAIGTLQVLGFLLSLARGSEMG~~~NSQAVCPGTLNGLSVTGDADNQYQTLYKLYEKCEVVMGNLEIVLTGH~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NADLSFLQWIREVTGYVLVAMNEFSVLPLPNLRVV 
17432904.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MRATGTLQVLCFLLSLARGSEMG~~~NSQAVCPGTLNGLSVTGDADNQYQTLYKLYEKCEVVMGNLEIVLTGH~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NADLSFLQWIREVTGYVLVAMNEFSVLPLPNLRVV 
HER3/ErbB3  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MRANDALQVLGLLFSLARGSEVG~~~NSQAVCPGTLNGLSVTGDAENQYQTLYKLYERCEVVMGNLEIVLTGH~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NADLSFLQWIREVTGYVLVAMNEFSTLPLPNLRVV 
11067415.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MKLATGLWVWGSLLVAARTVQPS~~~ASQSVCAGTENKLSSLSDLEQQYRALRKYYENCEVVMGNLEITSIEH~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NRDLSFLRSIREVTGYVLVALNQFRYLPLENLRII 
HER4/ErbB4  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MKPATGLWVWVSLLVAAGTVQPS~~~DSQSVCAGTENKLSSLSDLEQQYRALRKYYENCEVVMGNLEITSIEH~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NRDLSFLRSVREVTGYVLVALNQFRYLPLENLRII 
1ir3_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
25146697.w  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~MRYPPSIGSILLIIPIFLTFFGNSNAQLWKRCVSPQDCLCSGTTNGISRYGTG~NILEDLETMYRGCRRVYGNLEITWIEANEIKKWRESTNSTVDPKNEDSPLKSINFFDNLEEIRGSLIIYRANIQKISFPRLRVI 
 
                    210       220       230       240       250       260       270       280       290       300       310       320       330       340       350       360       370       380       390       40                  
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
31211927.i  RGRTTFKLNKWEEAYGLFVS~~~~~~~~~~~~FSHMNTLELPALRDILGGSVGFFNNYNLCHM~KSINWEEILSAPQTSMQYTFNFSSPE~~~~RVCPPCHPSCEV~GCWGEGAHNCQRFSKLNCSPQCSQGRCFGPKP~RECCHLFCAGGCTGPTQSDCLACKNFYDDGVCKQECPPMQIYNPTNYFWEPNPDGKYAYG 
31211929.i  RGRTTFKLNKWEEAYGLFVS~~~~~~~~~~~~FSHMNTLELPALRDILGGSVGFFNNYNLCHM~KSINWEEILSAPQTSMQYTFNFSSPE~~~~RVCPPCHPSCEV~GCWGEGAHNCQRFSKLNCSPQCSQGRCFGPKP~RECCHLFCAGGCTGPTQSDCLACKNFYDDGVCKQECPPMQIYNPTNYFWEPNPDGKYAYG 
17136536.f  RGRTLFSLSVEEEKYALFVT~~~~~~~~~~~~YSKMYTLEIPDLRDVLNGQVGFHNNYNLCHM~RTIQWSEIVSN~GTDAYYNYDFTAPE~~~~RECPKCHESCTH~GCWGEGPKNCQKFSKLTCSPQCAGGRCYGPKP~RECCHLFCAGGCTGPTQKDCIACKNFFDEGVCKEECPPMRKYNPTTYVLETNPEGKYAYG 
17136534.f  RGRTLFSLSVEEEKYALFVT~~~~~~~~~~~~YSKMYTLEIPDLRDVLNGQVGFHNNYNLCHM~RTIQWSEIVSN~GTDAYYNYDFTAPE~~~~RECPKCHESCTH~GCWGEGPKNCQKFSKLTCSPQCAGGRCYGPKP~RECCHLFCAGGCTGPTQKDCIACKNFFDEGVCKEECPPMRKYNPTTYVLETNPEGKYAYG 
8393325.m   RGTQLFEDKYALAVLDNRDPQDNVAASTPGRTPEGLRELQLRSLTEILKGGVLIRGNPQLCYQ~DMVLWKDVFRKNNQLAPVDIDTNRS~~~~~RACPPCAPACKDNHCWGESPEDCQILTGTICTSGCA~~RCKGRLP~TDCCHEQCAAGCTGPKHSDCLACLHFNHSGICELHCPALVTYNTDTFESMHNPEGRYTFG 
HER2/ErbB2  RGTQLFEDNYALAVLDNGDPLNNTTPVT~GASPGGLRELQLRSLTEILKGGVLIQRNPQLCYQ~DTILWKDIFHKNNQLALTLIDTNRS~~~~~RACHPCSPMCKGSRCWGESSEDCQSLTRTVCAGGCA~~RCKGPLP~TDCCHEQCAAGCTGPKHSDCLACLHFNHSGICELHCPALVTYNTDTFESMPNPEGRYTFG 
34878948.m  RGNALYENTYALAVLSNYG~~~~~~~~~~~TNKTGLRELPMRNLQEILIGAVRFSNNPILCNM~ETIQWRDIVQDVFLSNMSMDVQRHL~~~~~TGCPKCDPSCPNGSCWGRGEENCQKLTKIICAQQCSR~RCRGRSP~SDCCHNQCAAGCTGPRESDCLVCHRFRDEATCKDTCPPLMLYNPTTYQMDVNPEGKYSFG 
25742617.m  RGNALYENTYALAVLSNYG~~~~~~~~~~~TNKTGLRELPMRNLQEILIGAVRFSNNPILCNM~ETIQWRDIVQDVFLSNMSMDVQRHL~~~~~TGCPKCDPSCPNGSCWGRGEENCQKLTKIICAQQCSR~RCRGRSP~SDCCHNQCAAGCTGPRESDCLVCHRFRDEATCKDTCPPLMLYNPTTYQMDVNPEGKYSFG 
EGFR.h      RGNMYYENSYALAVLSNYD~~~~~~~~~~~ANKTGLKELPMRNLQEILHGAVRFSNNPALCNV~ESIQWRDIVSSDFLSNMSMDFQNHL~~~~~GSCQKCDPSCPNGSCWGAGEENCQKLTKIICAQQCSG~RCRGKSP~SDCCHNQCAAGCTGPRESDCLVCRKFRDEATCKDTCPPLMLYNPTTYQMDVNPEGKYSFG 
1m14_EGFR   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
35903183.d  RGHSLYEDKFALAVLVNFNN~~~~~~~~~~SIEQGVKELPLTSLTEILKGGVKFCRNDYLCNV~GTIEWADILNMKSLPTIVSHNISYG~~~~~KNCGKCDPSCFNGSCWGTGPDKCQRMTKVICAEQCSG~RCKGPRP~IDCCNEHCAAGCTGPRPTDCLACKDFQDEGTCKDACPRLMLYDPNTHQLAPNPYGKYSFG 
38091005.m  RGTQVYDGKFAIFVMLNYNT~~~~~~~~~~NSSHALRQLRFTQLTEILLGGVYIEKNDKLCHM~DTIDWRDIVR~~~VPDAEIVVKNNG~~~~~GNCPPCHEVCKG~RCWGPGPEDCQILTKTICAPQCNG~RCFGPNP~NQCCHDECAGGCSGPQDTDCFACRHFNDSGACVPRCPAPLVYNKLTFQLEPNPHIKYQYG 
17432904.m  RGTQVYDGKFAIFVMLNYNT~~~~~~~~~~NSSHALRQLKFTQLTEILSGGVYIEKNDKLCHM~DTIDWRDIVR~~~VRGAEIVVKNNG~~~~~ANCPPCHEVCKG~RCWGPGPDDCQILTKTICAPQCNG~RCFGPNP~NQCCHDECAGGCSGPQDTDCFACRRFNDSGACVPRCPEPLVYNKLTFQLEPNPHTKYQYG 
HER3/ErbB3  RGTQVYDGKFAIFVMLNYNT~~~~~~~~~~NSSHALRQLRLTQLTEILSGGVYIEKNDKLCHM~DTIDWRDIVR~~~DRDAEIVVKDNG~~~~~RSCPPCHEVCKG~RCWGPGSEDCQTLTKTICAPQCNG~HCFGPNP~NQCCHDECAGGCSGPQDTDCFACRHFNDSGACVPRCPQPLVYNKLTFQLEPNPHTKYQYG 
11067415.m  RGTKLYEDRYALAIFLNYRK~~~~~~~~~~DGNFGLQELGLKNLTEILNGGVYVDQNKFLCYA~DTIHWQDIVRNPWPSNMTLVSTIGS~~~~~SGCGRCHKSCTG~RCWGPTENHCQTLTRTVCAEQCDG~RCYGPYV~SDCCHRECAGGCSGPKDTDCFACMNFNDSGACVTQCPQTFVYNPTTFQLEHNFNAKYTYG 
HER4/ErbB4  RGTKLYEDRYALAIFLNYRK~~~~~~~~~~DGNFGLQELGLKNLTEILNGGVYVDQNKFLCYA~DTIHWQDIVRNPWPSNLTLVSTNGS~~~~~SGCGRCHKSCTG~RCWGPTENHCQTLTRTVCAEQCDG~RCYGPYV~SDCCHRECAGGCSGPKDTDCFACMNFNDSGACVTQCPQTFVYNPTTFQLEHNFNAKYTYG 
1ir3_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
25146697.w  YGDEVFHDNALYIHK~~~~~~~~~~~~~~~~~NDKVHEVVMRELRVIRNGSVTIQDNPKMCYIGDKIDWKELLYDPDVQKVETTNSHQHCYQNGKSMAKCHESCND~KCWGSGDNDCQRVYRSVCPKSCSQCFYSNSTSSYECCDSACLGGCTGHGPKNCIACSKYELDGICIETCPSRKIFNHKTGRLVFNPDGRYQNG 
 
                    410       420       430       440       450       460       470       480       490       500       510       520       530       540       550       560       570       580       590       60                  
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
31211927.i  ATCVRKCP~EHLLKDNGACVRKCPKGKMPQN~~~~~SECVPCKGVCPK~~~~~TCPGEG~~~~~~~~IVHSDNIGNYKDCTIIEGSLEILDQSFDGFQQVYTNFSFGPRYIKIDPDRLEVFSTVKEITGFINIQAHHPNFTTLNYFRNLEVVGGRQLKENLFASVYIVKTSLKSLELKSLKRVNSGSIVILENSDLCFVE 
31211929.i  ATCVRKCP~EHLLKDNGACVRKCPKGKMPQN~~~~~SECVPCKGVCPK~~~~~TCPGEG~~~~~~~~IVHSDNIGNYKDCTIIEGSLEILDQSFDGFQQVYTNFSFGPRYIKIDPDRLEVFSTVKEITGFINIQAHHPNFTTLNYFRNLEVVGGRQLKENLFASVYIVKTSLKSLELKSLKRVNSGSIVILENSDLCFVE 
17136536.f  ATCVKECP~GHLLRDNGACVRSCPQDKMDKG~~~~~GECVPCNGPCPK~~~~~TCPGVT~~~~~~~~VLHAGNIDSFRNCTVIDGNIRILDQTFSGFQDVYANYTMGPRYIPLDPERLEVFSTVKEITGYLNIEGTHPQFRNLSYFRNLETIHGRQLMESMFAALAIVKSSLYSLEMRNLKQISSGSVVIQHNRDLCYVS 
17136534.f  ATCVKECP~GHLLRDNGACVRSCPQDKMDKG~~~~~GECVPCNGPCPK~~~~~TCPGVT~~~~~~~~VLHAGNIDSFRNCTVIDGNIRILDQTFSGFQDVYANYTMGPRYIPLDPERLEVFSTVKEITGYLNIEGTHPQFRNLSYFRNLETIHGRQLMESMFAALAIVKSSLYSLEMRNLKQISSGSVVIQHNRDLCYVS 
8393325.m   ASCVTTCPYNYLSTEVGSCTLVCPPNNQEVTAEDGTQRCEKCSKPCAR~~~~~VCYGLGMEHLRGARAITSDNVQEFDGCKKIFGSLAFLPESFDGDP~~~~~~~~SSGIAPLRPEQLQVFETLEEITGYLYISAWPDSLRDLSVFQNLRIIRGRILHDGAYSLTLQG~LGIHSLGLRSLRELGSGLALIHRNAHLCFVH 
HER2/ErbB2  ASCVTACPYNYLSTDVGSCTLVCPLHNQEVTAEDGTQRCEKCSKPCAR~~~~~VCYGLGMEHLREVRAVTSANIQEFAGCKKIFGSLAFLPESFDGDP~~~~~~~~ASNTAPLQPEQLQVFETLEEITGYLYISAWPDSLPDLSVFQNLQVIRGRILHNGAYSLTLQG~LGISWLGLRSLRELGSGLALIHHNTHLCFVH 
34878948.m  ATCVKKCPRNYVVTDHGSCVRACGPDYYEVE~EDGVSKCKKCDGPCRK~~~~~VCNGIGIGEFKDTLSINATNIKHFKYCTAISGDLHILPVAFKGDS~~~~~~~~FTRTPPLDPRELEILKTVKEITGFLLIQAWPENWTDLHAFENLEIIRGRTKQHGQFSLAVVG~LNITSLGLRSLKEISDGDVIISGNRNLCYAN 
25742617.m  ATCVKKCPRNYVVTDHGSCVRACGPDYYEVE~EDGVSKCKKCDGPCRK~~~~~VCNGIGIGEFKDTLSINATNIKHFKYCTAISGDLHILPVAFKGDS~~~~~~~~FTRTPPLDPRELEILKTVKEITGFLLIQAWPENWTDLHAFENLEIIRGRTKQHGQFSLAVVG~LNITSLGLRSLKEISDGDVIISGNRNLCYAN 
EGFR.h      ATCVKKCPRNYVVTDHGSCVRACGADSYEME~EDGVRKCKKCEGPCRK~~~~~VCNGIGIGEFKDSLSINATNIKHFKNCTSISGDLHILPVAFRGDS~~~~~~~~FTHTPPLDPQELDILKTVKEITGFLLIQAWPENRTDLHAFENLEIIRGRTKQHGQFSLAVVS~LNITSLGLRSLKEISDGDVIISGNKNLCYAN 
1m14_EGFR   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
35903183.d  ATCIKTCPHNYVVTDHGACVRTCSPGTYEVD~EGGVRKCKRCEGLCPK~~~~~VCNGLGMGPLANVLSINATNIDSFENCTKISGNVAILSTTFRGDP~~~~~~~~HTNTSGLDPAKLSVLSTVKEITGYLMIQLWPESMQSLSAFENLEVIRGRTKTQGTYSFAVTK~TAITHLGMRSLREISDGDVSIVKNKNLCYSS 
38091005.m  GVCVASCPHNFVVDQT~FCVRACPADKMEVD~KNGLKMCEPCRGLCPKGEVVGACEGTGSGSRY~~QTVDSSNIDGFVNCTKILGNLDFLITGLNGDP~~~~~~~~WHKIPALDPEKLNVFRTVREITGYLNIQSWPPHMHNFSVFSNLTTIGGRSLYNRGFSLLIMKNLNVTSLGFRSLKEISAGRVYISANQQLCYHH 
17432904.m  GVCVASCPHNFVVDQT~FCVRACPPDKMEVD~KHGLKMCEPCGGLCPK~~~~~ACEGTGSGSRY~~QTVDSSNIDGFVNCTKILGNLDFLITGLNVDP~~~~~~~~WHKIPALDPEKLNVFRTVREITGYLNIQSWPPHMHNFSVFSNLTTIGGRSLYNRGFSLLIMKNLNVTSLGFRSLKEISAGRVYISANQQLCYHH 
HER3/ErbB3  GVCVASCPHNFVVDQT~SCVRACPPDKMEVD~KNGLKMCEPCGGLCPK~~~~~ACEGTGSGSRF~~QTVDSSNIDGFVNCTKILGNLDFLITGLNGDP~~~~~~~~WHKIPALDPEKLNVFRTVREITGYLNIQSWPPHMHNFSVFSNLTTIGGRSLYNRGFSLLIMKNLNVTSLGFRSLKEISAGRIYISANRQLCYHH 
11067415.m  AFCVKKCPHNFVVDSS~SCVRACPSSKMEVE~ENGIKMCKPCTDICPK~~~~~ACDGIGTGSLMSAQTVDSSNIDKFINCTKINGNLIFLVTGIHGDP~~~~~~~~YNAIDAIDPEKLNVFRTVREITGFLNIQTWPPNMTDFSVFSNLVTIGGRVLYS~GLSLLILKQQGITSLQFQSLKEISAGNIYITDNSNLCYYH 
HER4/ErbB4  AFCVKKCPHNFVVDSS~SCVRACPSSKMEVE~ENGIKMCKPCTDICPK~~~~~ACDGIGTGSLMSAQTVDSSNIDKFINCTKINGNLIFLVTGIHGDP~~~~~~~~YNAIEAIDPEKLNVFRTVREITGFLNIQSWPPNMTDFSVFSNLVTIGGRVLYS~GLSLLILKQQGITSLQFQSLKEISAGNIYITDNSNLCYYH 
1ir3_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
25146697.w  NHCVKECPPELLIENDVCVRHCSDGHHYDAT~~KDVRECEKCRSSSCP~~~~KICTVDG~~~~~~~~HLTNETLKNLEGCEQIDGHLIIEHA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FTYEQLKVLETVKIVSEYITIVQQN~~FYDLKFLKNLQIIEGRKLHNVRWALAIYQCDDLEELSLNSLKLIKTGAVLIMKNHRLCYVS 
 
                    610       620       630       640       650       660       670       680       690       700       710       720       730       740       750       760       770       780       790       
800                    
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
31211927.i  DIDWSEIKKSSDHE~~~~VMVQKNRNATECHEEGMECSEQCSKAGCWGKGPEQCLECKNVKYKGKCLDSCKSLPRLYS~~VDSKTCGDCHQECKD~~~~~~FCYGPNEDNCGSCMNVKDGRFCVAECPTTKHAMNGTCINCHKTCVGCRGPRDTIAPDGC~~~~~~~~~~ISCDKAIIGSDAKIERCLMKDESCPDGYYS 
31211929.i  DIDWSEIKKSSDHE~~~~VMVQKNRNATECHEEGMECSEQCSKAGCWGKGPEQCLECKNVKYKGKCLDSCKSLPRLYS~~VDSKTCGDCHQECKD~~~~~~FCYGPNEDNCGSCMNVKDGRFCVAECPTTKHAMNGTCINCHKTCVGCRGPRDTIAPDGC~~~~~~~~~~ISCDKAIIGSDAKIERCLMKDESCPDGYYS 
17136536.f  NIRWPAIQKEPEQK~~~~VWVNENLRADLCEKNGTICSDQCNEDGCWGAGTDQCLTCKNFNFNGTCIADCGYISNAYK~~FDNRTCKICHPECR~~~~~~~TCNGAGADHCQECVHVRDGQHCVSECPKNKYNDRGVCRECHATCDGCTGPKDTIGIGAC~~~~~~~~~~TTCNLAIINNDATVKRCLLKDDKCPDGYFW 
17136534.f  NIRWPAIQKEPEQK~~~~VWVNENLRADLCEKNGTICSDQCNEDGCWGAGTDQCLTCKNFNFNGTCIADCGYISNAYK~~FDNRTCKICHPECR~~~~~~~TCNGAGADHCQECVHVRDGQHCVSECPKNKYNDRGVCRECHATCDGCTGPKDTIGIGAC~~~~~~~~~~TTCNLAIINNDATVKRCLLKDDKCPDGYFW 
8393325.m   TVPWDQLFRNPHQAL~~~LHSGNRPEEDLCVSSGLVCNSLCAHGHCWGPGPTQCVNCSHFLRGQECVEECRVWKGLPREYVSDKRCLPCHPECQPQNS~SETCFGSEADQCAACAHYKDSSSCVARCPSG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VKPDLSYMPIWKYPD~~~~~~~~~ 
HER2/ErbB2  TVPWDQLFRNPHQAL~~~LHTANRPE~DECVGEGLACHQLCARGHCWGPGPTQCVNCSQFLRGQECVEECRVLQGLPREYVNARHCLPCHPECQPQNG~SVTCFGPEADQCVACAHYKDPPFCVARCPSG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VKPDLSYMPIWKFPD~~~~~~~~~ 
34878948.m  TINWKKLFGTPNQKT~~~KIMNNRAE~KDCKATNHVCNPLCSSEGCWGPEPTDCVSCQNVSRGRECVDKCNILEGEPREFVENSECIQCHPECLPQTM~NITCTGRGPDNCIKCAHYVDGPHCVKTCPSG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~IMGENNTL~VWKFAD~~~~~~~~~ 
25742617.m  TINWKKLFGTPNQKT~~~KIMNNRAE~KDCKATNHVCNPLCSSEGCWGPEPTDCVSCQNVSRGRECVDKCNILEGEPREFVENSECIQCHPECLPQTM~NITCTGRGPDNCIKCAHYVDGPHCVKTCPSG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~IMGENNTL~VWKFAD~~~~~~~~~ 
EGFR.h      TINWKKLFGTSGQKT~~~KIISNRGE~NSCKATGQVCHALCSPEGCWGPEPRDCVSCRNVSRGRECVDKCKLLEGEPREFVENSECIQCHPECLPQAM~NITCTGRGPDNCIQCAHYIDGPHCVKTCPAG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VMGENNTL~VWKYAD~~~~~~~~~ 
1m14_EGFR   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
35903183.d  PEHWKRLFKSKQQSV~~~KMIENMDA~ATCANQNSTCNEMCTADGCWGPGPTMCFGCEHYSRGKHCVASCNLLNGEPREYEVNKTCMECDPECLLMNE~TQTCNGPGPDKCTVCANYKDGPHCVHRCPQG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VPGEKDTL~IWKYAD~~~~~~~~~ 
38091005.m  SLNWTRLLRGPAEER~~~LDIKYNRPLGECVAEGKVCDPLCSSGGCWGPGPGQCLSCRNYSREGVCVTHCNVLQGEPREFVHEAHCFSCHPECQPMEG~TSTCNGSGSDACARCAHFRDGPHCVNSCPHG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ILG~~AKGPIYKYPD~~~~~~~~~ 
17432904.m  SLNWTRLLRGPSEER~~~LDIKYDRPLGECLAEGKVCDPLCSSGGCWGPGPGQCLSCRNYSREGVCVTHCNFLQGEPREFVHEAQCFSCHPECLPMEG~TSTCNGSGSDACARCAHFRDGPHCVNSCPHG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ILG~~AKGPIYKYPD~~~~~~~~~ 
HER3/ErbB3  SLNWTKVLRGPTEER~~~LDIKHNRPRRDCVAEGKVCDPLCSSGGCWGPGPGQCLSCRNYSRGGVCVTHCNFLNGEPREFAHEAECFSCHPECQPMGG~TATCNGSGSDTCAQCAHFRDGPHCVSSCPHG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VLG~~AKGPIYKYPD~~~~~~~~~ 
11067415.m  TINWTTLFS~TVNQR~~~IVIRDNRRAENCTAEGMVCNHLCSNDGCWGPGPDQCLSCRRFSRGKICIESCNLYDGEFREFENGSICVECDSQCEKMEDGLLTCHGPGPDNCTKCSHFKDGPNCVEKCPDV~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LQG~~ANSFIFKYAD~~~~~~~~~ 
HER4/ErbB4  TINWTTLFS~TINQR~~~IVIRDNRKAENCTAEGMVCNHLCSSDGCWGPGPDQCLSCRRFSRGRICIESCNLYDGEFREFENGSICVECDPQCEKMEDGLLTCHGPGPDNCTKCSHFKDGPNCVEKCPDG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~LQG~~ANSFIFKYAD~~~~~~~~~ 
1ir3_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
25146697.w  KIDWSSIITSKGKDNKPSLAIAENRDSKLCETEQRVCDKNCNKRGCWGKEPEDCLECKTWKSVGTCVEKCDTKG~~FLRNQTSMKCERCSPECETCNGLGELDCLTCRHKTLYNSDFGNRMECVHDCPVSHFPTQKNVCEKCHPTCYDNGCTGPDSNLGYGGCKQCKYAVKYENDTIFCLQSSGMNNVCVENDLPNYYIS 
 



                    810       820       830       840       850       860       870       880       890       900       910       920       930       940       950       960       970       980       990       10                  
            ....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....|....| 
31211927.i  DYVL~QEEGPLKQLSGKAVCRKCHPRCKKCTGYGFHEQFCQECTGYKKGEQCEDECPQDFYANEETRICLPCHQECR~~~GCHGLGDDHCDECRNLKLFEG~~~DPYDNATTFTCVSNCPASHPYKRFPQEAGKIGPYCSADSMQSG~LRIEPQTQVKIVMGSVMALILLCVVFGIAFVLFSRHKNKKDAVKMTMALAGC 
31211929.i  DYVL~QEEGPLKQLSGKAVCRKCHPRCKKCTGYGFHEQFCQECTGYKKGEQCEDECPQDFYANEETRICLPCHQECR~~~GCHGLGDDHCDECRNLKLFEG~~~DPYDNATTFTCVSNCPASHPYKRFPQEAGKIGPYCSADSMQSG~LRIEPQTQVKIVMGSVMALILLCVVFGIAFVLFSRHKNKKDAVKMTMALAGC 
17136536.f  EYVHPQEQGSLKPLAGRAVCRKCHPLCELCTNYGYHEQVCSKCTHYKRREQCETECPADHYTDEEQRECFQCHPECN~~~GCTGPGADDCKSCRNFKLFDANETGPYVNSTMFNCTSKCPLEMRHVNYQYTA~~IGPYCAASPPRSSKITANLDVNMIFIITGAVLVPTICILCVVTYICRQKQKAKKETVKMTMALSGC 
17136534.f  EYVHPQEQGSLKPLAGRAVCRKCHPLCELCTNYGYHEQVCSKCTHYKRREQCETECPADHYTDEEQRECFQCHPECN~~~GCTGPGADDCKSCRNFKLFDANETGPYVNSTMFNCTSKCPLEMRHVNYQYTA~~IGPYCAASPPRSSKITANLDVNMIFIITGAVLVPTICILCVVTYICRQKQKAKKETVKMTMALSGC 
8393325.m   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EEGICQPCPINCTH~~SCVDLDERGCPA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EQRASPVTFIIATVEGVLLFLILVVVVGILIKRRRQKIRKYTMRRLLQET 
HER2/ErbB2  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EEGACQPCPINCTH~~SCVDLDDKGCPA~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EQRASPLTSIVSAVVGILLVVVLGVVFGILIKRRQQKIRKYTMRRLLQET 
34878948.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ANNVCHLCHANCTY~~GCAGPGLKGCQQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PEGPKIPSIATGIVGGLLFIVVVALGIGLFMRRR~HIVRKRTLRRLLQER 
25742617.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ANNVCHLCHANCTY~~GCAGPGLKGCQQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PEGPKIPSIATGIVGGLLFIVVVALGIGLFMRRR~QLVRKRTLRRLLQER 
EGFR.h      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~AGHVCHLCHPNCTY~~GCTGPGLEGCP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~TNGPKIPSIATGMVGALLLLLVVALGIGLFMRRR~HIVRKRTLRRLLQER 
1m14_EGFR   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
35903183.d  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VTHVCQPCHENCTQ~~GCTGPDLKDCKD~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FKSSGLPMIAAGVVGGLLAFVILALGVAVLLRRR~HIRRKRTLRRLLQER 
38091005.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~AQNECRPCHENCTQ~~GCKGPELQDCL~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GQAEVLMSKPHLVIAVT~~VGLTVIFLILGGSFLYWRGR~RIQNKRAMRRYLERG 
17432904.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~AQNECRPCHENCTQ~~GCNGPELQDCL~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GQAEVLMSKPHLVIAVT~~VGLAVILMILGGSFLYWRGR~RIQNKRAMRRYLERG 
HER3/ErbB3  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~VQNECRPCHENCTQ~~GCKGPELQDCL~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GQTLVLIGKTHLTMALTVIAGLVVIFMMLGGTFLYWRGR~RIQNKRAMRRYLERG 
11067415.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QDRECHPCHPNCTQ~~GCNGPTSHDCIYYP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~WTGHSTLPQHARTPLIAAGVIGGLFILVIMALTFAVYVRRK~SIKKKRALRRFLET~ 
HER4/ErbB4  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PDRECHPCHPNCTQ~~GCNGPTSHDCIYYP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~WTGHSTLPQHARTPLIAAGVIGGLFILVIVGLTFAVYVRRK~SIKKKRALRRFLET~ 
1ir3_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
25146697.w  TYDTEGVIETHCEKCSISCKTCSSAGRNVVQNKCVCKHVEYQPNPSERICMDQCPVNSFMVPDTNNTVCKKCHHECDQNYHCANGQSTGCQKCKNFTVFKG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DIAQCVSECPKNLPFSNPANGECLDYDIASRQRKTRMVIIGSVLFGFAVMFLFILLVYWRCQRIGKKLKIAEMVDMP 
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31211927.i  EDSEPLRPSNVGPNLTKLRIIKEAEIRRGGVLGMGAFGRVFKG~VWMPEGESVKIPVAIKVLMEMSGSESSKEFLEEAYIMASVEHPNLLKLLAVCMTSQ~MMLITQLMPLGCLLDYVRNNKDKIGS~~~~~~~~~KALLNWSTQIARGMAYLEERRLVHRDLAARNVLVQTPSCVKITDFGLAKLLDFDSDEYRAAGGK 
31211929.i  EDSEPLRPSNVGPNLTKLRIIKEAEIRRGGVLGMGAFGRVFKG~VWMPEGESVKIPVAIKVLMEMSGSESSKEFLEEAYIMASVEHPNLLKLLAVCMTSQ~MMLITQLMPLGCLLDYVRNNKDKIGS~~~~~~~~~KALLNWSTQIARGMAYLEERRLVHRDLAARNVLVQTPSCVKITDFGLAKLLDFDSDEYRAAGGK 
17136536.f  EDSEPLRPSNIGANLCKLRIVKDAELRKGGVLGMGAFGRVYKG~VWVPEGENVKIPVAIKELLKSTGAESSEEFLREAYIMASVEHVNLLKLLAVCMSSQ~MMLITQLMPLGCLLDYVRNNRDKIGS~~~~~~~~~KALLNWSTQIAKGMSYLEEKRLVHRDLAARNVLVQTPSLVKITDFGLAKLLSSDSNEYKAAGGK 
17136534.f  EDSEPLRPSNIGANLCKLRIVKDAELRKGGVLGMGAFGRVYKG~VWVPEGENVKIPVAIKELLKSTGAESSEEFLREAYIMASVEHVNLLKLLAVCMSSQ~MMLITQLMPLGCLLDYVRNNRDKIGS~~~~~~~~~KALLNWSTQIAKGMSYLEEKRLVHRDLAARNVLVQTPSLVKITDFGLAKLLSSDSNEYKAAGGK 
8393325.m   ELVEPLTPSGAMPNQAQMRILKETELRKVKVLGSGAFGTVYKG~IWIPDGENVKIPVAIKVLRENTSPKANKEILDEAYVMAGVGSPYVSRLLGICLTST~VQLVTQLMPYGCLLDHVREHRGRLGS~~~~~~~~~QDLLNWCVQIAKGMSYLEDVRLVHRDLAARNVLVKSPNHVKITDFGLARLLDIDETEYHADGGK 
HER2/ErbB2  ELVEPLTPSGAMPNQAQMRILKETELRKVKVLGSGAFGTVYKG~IWIPDGENVKIPVAIKVLRENTSPKANKEILDEAYVMAGVGSPYVSRLLGICLTST~VQLVTQLMPYGCLLDHVRENRGRLGS~~~~~~~~~QDLLNWCMQIAKGMSYLEDVRLVHRDLAARNVLVKSPNHVKITDFGLARLLDIDETEYHADGGK 
34878948.m  ELVEPLTPSGEAPNQAHLRILKETEFKKIKVLGSGAFGTVYKG~LWIPEGEKVKIPVAIKELREATSPKANKEILDEAYVMASVDNPHVCRLLGICLTST~VQLITQLMPYGCLLDYVREHKDNIGS~~~~~~~~~QYLLNWCVQIAKGMNYLEDRRLVHRDLAARNVLVKTPQHVKITDFGLAKLLGAEEKEYHAEGGK 
25742617.m  ELVEPLTPSGEAPNQAHLRILKETEFKKIKVLGSGAFGTVYKG~LWIPEGEKVKIPVAIKELREATSPKANKEILDEAYVMASVDNPHVCRLLGICLTST~VQLITQLMPYGCLLDYVREHKDNIGS~~~~~~~~~QYLLNWCVQIAKGMNYLEDRRLVHRDLAARNVLVKTPQHVKITDFGLAKLLGAEEKEYHAEGGK 
EGFR.h      ELVEPLTPSGEAPNQALLRILKETEFKKIKVLGSGAFGTVYKG~LWIPEGEKVKIPVAIKELREATSPKANKEILDEAYVMASVDNPHVCRLLGICLTST~VQLITQLMPFGCLLDYVREHKDNIGS~~~~~~~~~QYLLNWCVQIAKGMNYLEDRRLVHRDLAARNVLVKTPQHVKITDFGLAKLLGAEEKEYHAEGGK 
1m14_EGFR   ~~~GSHMASGEAPNQALLRILKETEFKKIKVLGSGAFGTVYKG~LWIPEGEKVKIPVAIKELREATSPKANKEILDEAYVMASVDNPHVCRLLGICLTST~VQLITQLMPFGCLLDYVREHKDNIGS~~~~~~~~~QYLLNWCVQIAKGMNYLEDRRLVHRDLAARNVLVKTPQHVKITDFGLAKLLGAEEKEYHAEGGK 
35903183.d  ELVEPLTPSGEAPNQALLRILKETEFKKIKVLGSGAFGTVHKG~LWVPEGENVKIPVAIKVLREATSPKANKEIMDEAYVMASVEHPHVCRLLGICLTST~VQLITQLMPYGCLLDYVRENKDRIGS~~~~~~~~~QHLLNWCVQIAKGMNYLEERHLVHRDLAARNVLVKTPQHVKITDFGLAKLLNADEKEYHADGGK 
38091005.m  ESIEPLDPS~EKANKVLARIFKETELRKLKVLGSGVFGTVHKG~IWIPEGESIKIPVCIKVIEDKSGRQSFQAVTDHMLAVGSLDHAHIVRLLGLCPGSS~LQLVTQYLPLGSLLDHVRQHRETLGP~~~~~~~~~QLLLNWGVQIAKGMYYLEEHSMVHRDLALRNVMLKSPSQVQVADFGVADLLPPDDKQLLHSEAK 
17432904.m  ESIEPLDPS~EKANKVLARIFKETELRKLKVLGSGVFGTVHKG~IWIPEGESIKIPVCIKVIEDKSGRQSFQAVTDHMLAVGSLDHAHIVRLLGLCPGSS~LQLVTQYLPLGSLLDHVKQHRETLGP~~~~~~~~~QLLLNWGVQIAKGMYYLEEHSMVHRDLALRNVMLKSPSQVQVADFGVADLLPPDDKQLLHSEAK 
HER3/ErbB3  ESIEPLDPS~EKANKVLARIFKETELRKLKVLGSGVFGTVHKG~VWIPEGESIKIPVCIKVIEDKSGRQSFQAVTDHMLAIGSLDHAHIVRLLGLCPGSS~LQLVTQYLPLGSLLDHVRQHRGALGP~~~~~~~~~QLLLNWGVQIAKGMYYLEEHGMVHRNLAARNVLLKSPSQVQVADFGVADLLPPDDKQLLYSEAK 
11067415.m  ELVEPLTPSGTAPNQAQLRILKETELKRVKVLGSGAFGTVYKG~IWVPEGETVKIPVAIKILNETTGPKANVEFMDEALIMASVDHPHLVRLLGVCLSPT~IQLVTQLMPHGCLLEYVHEHKDNIGS~~~~~~~~~QLLLNWCVQIAKGMMYLEERRLVHRDLAARNVLVKSPNHVKITDFGLARLLEGDEKEYNADGGK 
HER4/ErbB4  ELVEPLTPSGTAPNQAQLRILKETELKRVKVLGSGAFGTVYKG~IWVPEGETVKIPVAIKILNETTGPKANVEFMDEALIMASMDHPHLVRLLGVCLSPT~IQLVTQLMPHGCLLEYVHEHKDNIGS~~~~~~~~~QLLLNWCVQIAKGMMYLEERRLVHRDLAARNVLVKSPNHVKITDFGLARLLEGDEKEYNADGGK 
1ir3_A      ~~~~VFPSSVFVPDEWEVSREKITLLR~~~ELGQGSFGMVYEGNARDIIKGEAETRVAVKTVNESASLRERIEFLNEASVMKGFTCHHVVRLLGVVSKGQPTLVVMELMAHGDLKSYLRSLRPEAENNPGRPPPTLQEMIQMAAEIADGMAYLNAKKFVHRDLAARNCMVAHDFTVKIGDFGMTRDIXETDXXRKGGKGL 
25146697.w  ELTPIDASVRPNMSRICLIPSSELQTKLDKKLGAGAFGTVFAGIYYPKRAKNVKIPVAIKVFQTDQS~~QTDEMLEEATNMFRLRHDNLLKIIGFCMHDDGLKIVTIYRPLGNLQNFLKLHKENLGA~~~~~~~~~REQVLYCYQIASGMQYLEKQRVVHRDLATRNVLVKKFNHVEITDFGLSKILKHDADSITIKSGK 
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31211927.i  MPIKWLALECIRHRVFTSKSDVWAFGITIWELLTYGARPYENVPAKDVPELIEIGHKLPQPDICSLDVYCILLSCWVLDADARPTFKQLAETFAEKARDPGRYLMIPGDKFMRLPSYTNQDEKDLIRTLAPVAMAAAAAAAAAGASNVDVPSTIAET~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DEYLQPKTRPSIMLPGP 
31211929.i  MPIKWLALECIRHRVFTSKSDVWAFGITIWELLTYGARPYENVPAKDVPELIEIGHKLPQPDICSLDVYCILLSCWVLDADARPTFKQLAETFAEKARDPGRYLMIPGDKFMRLPSYTNQDEKDLIRTLAPVAMAAAAAAAAAGASNVDVPSTIAET~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DEYLQPKTRPSIMLPGP 
17136536.f  MPIKWLALECIRNRVFTSKSDVWAFGVTIWELLTFGQRPHENIPAKDIPDLIEVGLKLEQPEICSLDIYCTLLSCWHLDAAMRPTFKQLTTVFAEFARDPGRYLAIPGDKFTRLPAYTSQDEKDLIRKLAP~~~~~~~~~~~~~~~TTDGSEAIAEP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DDYLQPKAAP~~~~~GP 
17136534.f  MPIKWLALECIRNRVFTSKSDVWAFGVTIWELLTFGQRPHENIPAKDIPDLIEVGLKLEQPEICSLDIYCTLLSCWHLDAAMRPTFKQLTTVFAEFARDPGRYLAIPGDKFTRLPAYTSQDEKDLIRKLAP~~~~~~~~~~~~~~~TTDGSEAIAEP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DDYLQPKAAP~~~~~GP 
8393325.m   VPIKWMALESILRRRFTHQSDVWSYGVTVWELMTFGAKPYDGIPAREIPDLLEKGERLPQPPICTIDVYMIMVKCWMIDSECRPRFRELVSEFSRMARDPQRFVVIQNED~LGPS~~~SPMDSTFYRSLLEDD~~~~~~~~~DMGDLVDAEEYLVPQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QGFFSPDPTPGTGSTAH 
HER2/ErbB2  VPIKWMALESILRRRFTHQSDVWSYGVTVWELMTFGAKPYDGIPAREIPDLLEKGERLPQPPICTIDVYMIMVKCWMIDSECRPRFRELVSEFSRMARDPQRFVVIQNED~LGPA~~~SPLDSTFYRSLLEDD~~~~~~~~~DMGDLVDAEEYLVPQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QGFFCPDPAPGAGGMVH 
34878948.m  VPIKWMALESILHRIYTHQSDVWSYGVTVWELMTFGSKPYDGIPASEISSILEKGERLPQPPICTIDVYMIMVKCWMIDADSRPKFRELILEFSKMARDPQRYLVIQGDERMHLP~~~SPTDSNFYRALMEEE~~~~~~~~~DMEDVVDADEYLIPQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QGFFN~~~~~~~~~~~~ 
25742617.m  VPIKWMALESILHRIYTHQSDVWSYGVTVWELMTFGSKPYDGIPASEISSILEKGERLPQPPICTIDVYMIMVKCWMIDADSRPKFRELILEFSKMARDPQRYLVIQGDERMHLP~~~SPTDSNFYRALMEEE~~~~~~~~~DMEDVVDADEYLIPQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QGFFN~~~~~~~~~~~~ 
EGFR.h      VPIKWMALESILHRIYTHQSDVWSYGVTVWELMTFGSKPYDGIPASEISSILEKGERLPQPPICTIDVYMIMVKCWMIDADSRPKFRELIIEFSKMARDPQRYLVIQGDERMHLP~~~SPTDSNFYRALMDEE~~~~~~~~~DMDDVVDADEYLIPQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QGFFS~~~~~~~~~~~~ 
1m14_EGFR   VPIKWMALESILHRIYTHQSDVWSYGVTVWELMTFGSKPYDGIPASEISSILEKGERLPQPPICTIDVYMIMVKCWMIDADSRPKFRELIIEFSKMARDPQRYLVIQGDERMHLP~~~SPTDSNFYRALMDEE~~~~~~~~~DMDDVVDADEYLIPQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~QG~~~~~~~~~~~~~~~ 
35903183.d  VPIKWMALESIQHRTYTHQSDVWSYGVTVWELMTFGTKPYDGIPASEIAGVLEKGERLPQPPICTIDVYMIMVKCWMIDAESRPRFRELIAEFTKMARDPSRYLVIQGDDRMHLP~~~SPSDSKFYRSLMSG~~~~~~~~~~ELDEAVDADEYLVPN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~HSFFS~~~~~~~~~~~~ 
38091005.m  TPIKWMALESIHFGKYTHQSDVWSYGVTVWELMTFGAEPYAGLRLAEIPDLLEKGERLAQPQICTIDVYMVMVKCWMIDENIRPTFKELANEFTRMARDPPRYLVIKRASGPGIPP~~AAEPSALSTKELQDA~~~~~~~~~ELEPDLDLDLDVEVEEEGLATT~LGSALSLPTGTLTRPRGSQSLLSPSSGYMPMNQSN 
17432904.m  TPIKWMALESIHFGKYTHQSDVWSYGVTVWELMTFGAEPYAGLRLAEIPDLLEKGERLAQPQICTIDVYMVMVKCWMIDENIRPTFKELANEFTRMARDPPRYLVIKRASGPGTPP~~AAEPSVLTTKELQEA~~~~~~~~~ELEPELDLDLDLEAEEEGLATS~LGSALSLPTGTLTRPRGSQSLLSPSSGYMPMNQSS 
HER3/ErbB3  TPIKWMALESIHFGKYTHQSDVWSYGVTVWELMTFGAEPYAGLRLAEVPDLLEKGERLAQPQICTIDVYMVMVKCWMIDENIRPTFKELANEFTRMARDPPRYLVIKRESGPGIAP~~GPEPHGLTNKKLEEV~~~~~~~~~ELEPELDLDLDLEAEEDNLATTTLGSALSLPVGTLNRPRGSQSLLSPSSGYMPMNQGN 
11067415.m  MPIKWMALECIHYRKFTHQSDVWSYGVTIWELMTFGGKPYDGIPTREIPDLLEKGERLPQPPICTIDVYIVMVKCWMIDADSRPKFKELAAEFSRMARDPQRYLVIQGDDRMKLP~~~SPNDSKFFQNLLDEE~~~~~~~~~DLEDMMDAEEYLVPQAFNIPPPIYTSRTRIDS~~~~~~NRSEIGHSPPPAYTPMSGSQ 
HER4/ErbB4  MPIKWMALECIHYRKFTHQSDVWSYGVTIWELMTFGGKPYDGIPTREIPDLLEKGERLPQPPICTIDVYMVMVKCWMIDADSRPKFKELAAEFSRMARDPQRYLVIQGDDRMKLP~~~SPNDSKFFQNLLDEE~~~~~~~~~DLEDMMDAEEYLVPQAFNIPPPIYTSRARIDS~~~~~~NRSEIGHSPPPAYTPMSGNQ 
1ir3_A      LPVRWMAPESLKDGVFTTSSDMWSFGVVLWEITSLAEQPYQGLSNEQVLKFVMDGGYLDQPDNCPERVTDLMRMCWQFNPKMRPTFLEIVNLLKDDLHPSFPEVSFFHSEENK~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
25146697.w  VAIKWLAIEIFSKHCYTHASDVWAFGVTCWEIITFGQSPYQGMSTDSIHNFLKDGNRLSQPPNCSQDLYQELLRCWMADPKSRPGFEILYERFKEFCKVPQLFLENSNKISESDLSAEERFQTERIREMFDGN~~~~~~~~~~~~~~IDPQMYFDQG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
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31211927.i  S~AVEPSDE~~~~~~~~~~~~~~~~MPKSLRYCKDPLKP~~~~~DDETDGHGKEVGVGGIRLNLPLDEDDY~~~~~~~LMPTCQ~~~~~~~~~~SQNQS~~~~~~~~~~~~~TPGYMDLIGVPASVDNPEYLMGSTQAIAGLAQG~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
31211929.i  S~AVEPSDE~~~~~~~~~~~~~~~~MPKSLRYCKDPLKP~~~~~DDETDGHGKEVGVGGIRLNLPLDEDDY~~~~~~~LMPTCQ~~~~~~~~~~SQNQS~~~~~~~~~~~~~TPGYMDLIGVPASVDNPEYLMGSTQAIAGLAQGSMGPHTPPPPNTPNGMPTHQHSQIQLQPIQQPLQTLQHQYQQQLQQQQQQQQQQQ 
17136536.f  SHRTDCTDE~~~~~~~~~~~~~~~~IPKLNRYCKDPSNKNSSTGDDETDSSAREVGVGNLRLDLPVDEDDY~~~~~~~LMPTCQPGPNNNNNINNPNQNNMA~~~~~~AVGVAAGYMDLIGVPVSVDNPEYLLN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
17136534.f  SHRTDCTDE~~~~~~~~~~~~~~~~IPKLNRYCKDPSNKNSSTGDDETDSSAREVGVGNLRLDLPVDEDDY~~~~~~~LMPTCQPGPNNNNNINNPNQNNMA~~~~~~AVGVAAGYMDLIGVPVSVDNPEYLLN~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
8393325.m   RRHRSSSTRSGGGELTLGLEPSEEGPPRSPLAPSEG~~~~~~~AGSDVFDGDLAMGVTKGLQSLSPHDLSP~~LQRYSEDPTLPLPPETDGYVAPLACSPQP~~~~~~~EYVNQSEVQPQPPLTPEGPLPPVRPAGATLERP~KTLSP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
HER2/ErbB2  HRHRSSSTRSGGGDLTLGLEPSEEEAPRSPLAPSEG~~~~~~~AGSDVFDGDLGMGAAKGLQSLPTHDPSP~~LQRYSEDPTVPLPSETDGYVAPLTCSPQP~~~~~~~EYVNQPDVRPQPPSPREGPLPAARPAGATLERA~KTLSP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
34878948.m  ~~~~SPSTS~~~~~~~~~~~~~~~~~~RTPLLSSLS~~~~~~~ANSNS~~SAVACINRNG~~SCRVKEDAF~~LQRYSSDPTSVLTEDNI~~~~DDTFLPVP~~~~~~~EYINQ~SVPKRPAGSVQNPVYHNQPLHPAPGRDLHYQNP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
25742617.m  ~~~~SPSTS~~~~~~~~~~~~~~~~~~RTPLLSSLS~~~~~~~ANSNS~~STVACINRNG~~SCRVKEDAF~~LQRYSSDPTSVLTEDNI~~~~DDTFLPVP~~~~~~~EYINQ~SVPKRPAGSVQNPVYHNQPLHPAPGRDLHYQNP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
EGFR.h      ~~~~SPSTS~~~~~~~~~~~~~~~~~~RTPLLSSLS~~~~~~~ATSNN~~STVACIDRNGLQSCPIKEDSF~~LQRYSSDPTGALTEDSI~~~~DDTFLPVP~~~~~~~EYINQ~SVPKRPAGSVQNPVYHNQPLNPAPSRDPHYQDP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
1m14_EGFR   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
35903183.d  ~~~~SPSTS~~~~~~~~~~~~~~~~~~RTQLLHSVS~~~~~~~LNSSF~~GNCNSRNGNG~~~YPVRENSM~~VLRYIPDPTERFQEG~~~~~~~~DFQPAP~~~~~~~GYN~~~EYMNQNESSMINPVYQQP~~~HGPPRTLLHSSP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
38091005.m  LGEACLDSAVLGGREQFSRPISLHPIPRGRQTSESSEGHVTG~SEAELQERVSMCRSRSRSRSPRPRGDSAYHSQRHSLLTPVTPLSPPGLEEEDGNGYVMPDTHLRGTSSSREGTLSSVGLSSVLGTEEEDEDEEYEYMNRKRRGSPARPPR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
17432904.m  LGEACLDSAVLGGREQFSRPISLHPIPRGRPASESSEGHVTG~SEAELQEKVSVCRSRSRSRSPRPRGDSAYHSQRHSLLTPVTPLSPPGLEEEDGNGYVMPDTHLRGASSSREGTLSSVGLSSVLGTEEEDEDEEYEYMNRKRRGSPPRPPR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
HER3/ErbB3  LGGSCQESAVSGSSERCPRPVSLHPMPRGCLASESSEGHVTG~SEAELQEKVSMCRSRSRSRSPRPRGDSAYHSQRHSLLTPVTPLSPPGLEEEDVNGYVMPDTHLKGTPSSREGTLSSVGLSSVLGTEEEDEDEEYEYMNRRRRHSPPHPPR~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
11067415.m  FVYQDGGFATQQG~~~~~~~~~~MPMPYTATTSTIPEAPVAQGATAEMFDDSCCNGTLRKPVVPHVQEDSS~~TQRYSADPTVFAPERNPRAELDEEGYMTP~~~MHDKP~~KQEYLNPVEENPFVSRRK~~~NGDLQALDNPEYHSASSGP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
HER4/ErbB4  FVYRDGGFAAEQG~~~~~~~~~~VSVPYRAPTSTIPEAPVAQGATAEIFDDSCCNGTLRKPVAPHVQEDSS~~TQRYSADPTVFAPERSPRGELDEEGYMTP~~~MRDKP~~KQEYLNPVEENPFVSRRK~~~NGDLQALDNPEYHNASNGP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
1ir3_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
25146697.w  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~SLPSMPSSPTSMATFTIPHGDLMNRMQSVNSSRYKTEPFDYGSTAQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~EDNSYLIP~~~~~~~~~~~~~KTKEVQQSAVLYTAVTNED~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ 
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31211927.i  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~HTPSLSSASGSIGPKSADQPGAAAGLHHQQPSSPPTQTIGIPLSPT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ETEATSSEHEYYNDLQRELIPLHRN~~~ETTV~~~~~~~~~~~~~~~  
31211929.i  HQQHQLQHHHQPQLSQSSHHSSSSHGGPTPSIISHTPSLSSASGSIGPKSADQPGAAAGLHHQQPSSPPTQTIGIPLSPT~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ETEATSSEHEYYNDLQRELIPLHRN~~~ETTV~~~~~~~~~~~~~~~  
17136536.f  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~AQTLGVGESPIPTQTIGIPVMG~~VPGTMEVKVPMP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GSEPTSSDHEYYNDTQRELQPLHRNRNTETRV~~~~~~~~~~~~~~~  
17136534.f  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~AQTLGVGESPIPTQTIGIPVMG~~VPGTMEVKVPMP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GSEPTSSDHEYYNDTQRELQPLHRNRNTETRV~~~~~~~~~~~~~~~  
8393325.m   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GKNGVVKDVFAFGGAVENPEYLVPREGTASPPHPSPAFSPAFDNLYYWDQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~NSSEQGPPPSNFEGTPTAENPEYLGLDVPV~~~~~~~~~~~~~~~~~  
HER2/ErbB2  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GKNGVVKDVFAFGGAVENPEYLTPQGGAAPQPHPPPAFSPAFDNLYYWDQ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~DPPERGAPPSTFKGTPTAENPEYLGLDVPV~~~~~~~~~~~~~~~~~  
34878948.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~HSNAVSNPEYLN~~~TAQPTCLSSGFDSSALWIQKGSHQMSLDNPDYQQD~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FFPKEAKPNGIFKG~PTAENAEYLRVAPPSSEFIGA~~~~~~~~~~~  
25742617.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~HSNAVSNPEYLN~~~TAQPTCLSSGFDSSALWIQKGSHQMSLDNPDYQQD~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FFPKEAKPNGIFKG~PTAENAEYLRVAPPSSEFSGA~~~~~~~~~~~  
EGFR.h      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~HSTAVGNPEYLN~~~TVQPTCVNSTFDSPAHWAQKGSHQISLDNPDYQQD~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FFPKEAKPNGIFKG~STAENAEYLRVAPQSSEFIGA~~~~~~~~~~~  
1m14_EGFR   ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~  
35903183.d  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ALDET~EEEYLNCFKSPAPASVVEYLNTSHTQLLSTKPFFSMDNPDYQQD~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~FCPLELKTHTNGHL~PAAQNQEYMGLEVH~~~~~~~~~~~~~~~~~~  
38091005.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PGSLEELGYEYMDVGSDLSASLGSTQSCPLHPMAIVPSAGTTPDEDYEYMNRRRGAGGSGGDYAAMGACPAAEQGYEEMRAFQGPGHQAPHVRYARLKTLRSLEATDSAFDNPDYWHSRLFPKANAQRI  
17432904.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PGSLEELGYEYMDVGSDLSASLGSTQSCPLHPMAIVPSAGTTPDEDYEYMNRRRGAGGAGGDYAAMGACPAAEQGYEEMRAFQGPGHHAPHVRYARLKTLRSLEATDSAFDNPDYWHSRLFPKANAQRT  
HER3/ErbB3  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PSSLEELGYEYMDVGSDLSASLGSTQSCPLHPVPIMPTAGTTPDEDYEYMNRQRDGGGPGGDYAAMGACPASEQGYEEMRAFQGPGHQAPHVHYARLKTLRSLEATDSAFDNPDYWHSRLFPKANAQRT  
11067415.m  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PKAEDEYVNEPLYLN~TFTNALGNAEYMKNS~LLSVPEKAKKAFDNPDYWNHSLPP~~~~~~~RSTLQHPDYLQEYSTKYFYKQNGRIRPIVAENPEYLSEFSLKPGTMLPPPPYRHRNTVV~~~~~~~  
HER4/ErbB4  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~PKAEDEYVNEPLYLN~TFANTLGKAEYLKNN~ILSMPEKAKKAFDNPDYWNHSLPP~~~~~~~RSTLQHPDYLQEYSTKYFYKQNGRIRPIVAENPEYLSEFSLKPGTVLPPPPYRHRNTVV~~~~~~~  
1ir3_A      ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~  
25146697.w  ~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~GQTELSPSNGDYYNQPNTPSSSSGYYNEPHLKTKKP~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~ETSEEAEAVQYENEEVSQKETCL~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~~  
 


